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Introdução
Faz-se a recolha dos principais modelos
matemáticos utilizados para simular a evolução
de epidemias provocadas por doenças conta-
giosas. Os modelos matemáticos epidemiológi-
cos são criados a partir de observações do
fenómeno epidémico e de hipóteses matemáti-
cas relativas à dinâmica da transmissão de in-
feções. Os modelos determinísticos utilizam
equações diferenciais ordinárias para modelar o
(de)crescimento das populações envolvidas em
função dos seus valores iniciais. Este modelos
têm origem no modelo predador-presa de Lotka-
Volterra. Este modelo simula a evolução do
número de presas x e do número de predadores y
em função da interação entre as duas populações
e é descrito pelas equações

dx

dt
= ax− bxy

dy

dt
= −cy + dxy (1)

em que a é taxa de crescimento da população
de presas, c é a taxa de decrescimento da pop-
ulação de predadores, b é a taxa de contactos
entre as duas populações que levam à morte da
presa e d é a taxa de crescimento da população
de predadores em consequência da interação
predador-presa. Este modelo pode ser conver-
tido num modelo epidemiológico considerando
que x representa o número de pessoas suscetíveis
de serem infetados e y o número de pessoas infe-
ciosas. As taxas a, b, c e d variam em função das
características do vírus responsável pela doença
infeciosa.

Metodologia
Faz-se a inventariação dos principais modelos
determinísticos que servem de suporte aos mod-
elos mais complexos utilizados na epidemiolo-
gia. Analisam-se os principais parâmetros en-
volvidos e faz-se a simulação computacional dos
modelos através do sofware Octave. Os sistemas
de equações diferencias ordinárias são resolvidos
numericamente através do método de Runge-
Kutta de quarta ordem.

Conclusões
As epidemias são um problema de saúde pública
afetando as populações com grandes impactos
económicos e sociais. Os modelos epidemi-
ológicos permitem prever o numero de pes-
soas afetadas em função das características da
população, da doença e das medidas de pre-
venção. Neste contexto, as doenças infeciosas
caracterizam-se sobretudo pela taxa de con-
tágio resultante de contactos entre suscetíveis
e infeciosos e pelo período de contágio Medi-
das de prevenção baseadas na higiene permitem
diminuir a taxa de contágio entre infeciosos e
suscetíveis. Enquanto que a vacinação remove
as pessoas infetadas do estado de suscetível sem
que estas passem pelo estado infecioso.
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Modelo Suscetível-Infecioso-Removido (SIR)
Modelos compartimentais consideram a
divisão da população em compartimen-
tos com taxas de passagem entre eles
por unidade de tempo. No modelo SIR
existem 3 compartimentos S, I e R.
A modelação matemática deriva direta-
mente da equação (1) através da intro-
dução da equação relativa aos removi-
dos (pessoas que já passaram pelo o es-
tado infecioso) e da remoção da taxa de
crescimento dos suscetíveis.

dS

dt
= −βSI

dI

dt
= βSI − µI

dR

dt
= µI (2)

Figure 1: Modelo compartimental SIR: β
representa a taxa de contactos adequados
à transmissão da doença e µ taxa de in-
divíduos que deixa de poder transmitir a
doença, por unidade de tempo.

Figure 2: Simulação do modelo SIR com número de contactos adequados σ = 3, período de contágio
1/µ = 3, 1% (esquerda) e 20% (direita) de infetados inicialmente (I0).

Modelo SIRS com Dinâmica Vital e Vacinação.
Os modelos tornam-se mais complexos à me-
dida que se aproxima mais da realidade. A in-
serção da dinâmica vital permite ter em conta
a taxa de nascimento δ e a taxa de mortal-
idade γ. O modelo SIRS [1] tem em conta
a possibilidade das pessoas poderem voltar a
contrair a mesma doença com uma taxa λ. A
introdução da vacinação dos suscetíveis com
uma taxa v origina o modelo

dS

dt
= −βSI + λR+ δ (S + I +R)− vS

dI

dt
= βSI − (γ + µ) I

dR

dt
= µI + γI − λR+ vS (3)

Figure 3: Modelo SIRS com dinâmica vi-
tal e vacinação: δ representa a taxa de na-
talidade, γ a taxa de mortalidade, λ a taxa
de perda da imunidade e v a taxa de vaci-
nação.

Figure 4: Modelo SIRS com σ = 3, 1/µ = 3, λ = 0, 098, δ = 0, 003, I0 = 0, 1 e v = 0, 05 (esquerda) e
v = 0, 3 (direita).


